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　An understanding of plant immune systems is important 
for crop breeding with enhanced disease resistance against 
pathogen infection. Previous studies reveal that plant has 
evolved two types of defense mechanisms, which are called 
“basal resistance” and “R‒gene mediated resistance”, for 
protecting thewrselves from pathogen attack. Recent studies 
suggest that both defense systems use a common pathway to 
activate defense responses, however, the downstream 
components in both pathways are still obscure.
　OsPto-interacting protein 1a (OsPti1a), which is a 
functional ortholog of tomato Pti1, negatively regulates both 
basal resistance and R‒gene mediated resistance in rice. 
ospti1a mutant shows lesion formation and accompanying 
defense responses without pathogen infection. OsPti1a is 
phosphorylated by upstream kinase oxidative signal 
inducible1 (OsOxi1) and the phosphorylation of OsPti1a 
has an important role in activating basal resistance against 
pathogen infection. Additionally, OsOxi1 is phosphorylated 
by upstream kinase 3‒phosphoinotiside-dependent protein 
kinase 1 (OsPdk1). OsPdk1 has an important role for 
activating basal resistance against compatible pathogen 
infection. Therefore, OsPdk1-OsOxi1-OsPti1a phos phor y-
la tion cascade regulates proper activation of basal resistance 
in rice 
　Interestingly, OsPti1a localizes at plasma membrane, and 
cellular localization of OsPti1a has an important function 
in suppvessing lesion formation. Especially, N‒terminal 
amino acid sequences of OsPti1a have a post-translational 
modification for binding to plasma membrane.  Further, 
OsPti1a forms complexes with potentially plant immune 
related proteins at plasma membrane, suggesting that 
plasma membrane localized OsPti1a probably regulates 
plant immune complex through its phosphorylation during 
pathogen infection.

























ターン認識受容体（pattern-recognition receptor : PRR）
が病原菌や微生物の共通した構造である病原菌／微生物
関 連 分 子 パ タ ー ン（pathogen/microbe-associated 

















接 的 に 相 互 作 用 す る こ と が 見 い だ さ れ Effector-
triggered immunity（ETI）と呼ばれている₄）．興味深い
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ことに，MTI と ETI で誘導される抵抗性反応は共通性


















































が，ʀ︲gene mediated resistance に依存するか解析する
ため，ʀ タンパク質の制御に重要な ＯｓʀＡʀ₁（required 
for Ｍˡａ︲₁₂ resistance）₁₇）のサイレンシングが行われた．
ｏｓｐｔｉ₁ａ 変異体において ＯｓʀＡʀ₁ をサイレンシングする
ことで，擬似病斑形成が抑制された．以上の結果から，









比較して，H2O2 処理時の Mitogen activation protein 
kinase 3，6 （MPK 3，6 ）の活性化が起こらないこと
や，絶対寄生菌であるシロイヌナズナべと病菌の感染部
位で ＯＸɪ₁ 遺伝子発現が誘導されること，Ａｔｏｘｉ₁ 変異体
ではシロイヌナズナべと病菌に対する抵抗性が野生型と
比較して低下することが示された₁₈）．さらに，シロイヌ
ナズナにおいても，AtOxi1 が Pti1 ホモログ AtPti1︲2 と
相互作用し，AtPti1︲2 をリン酸化することが示された₁₉）．
　イネでも，ＯｓＯｘｉ₁ 遺伝子は H2O2 処理により，顕著に
遺伝子発現が誘導された₂₀）．また，ＯｓＯｘｉ₁ｐｒｏ　：　：　ɢＵＳ 形
質転換イネにおいて，非親和性ならびに親和性イネいも












　次に，OsOxi1 による OsPti1a のリン酸化部位を解析し
た．OsOxi1 は OsPti1a の233番目のスレオニンをリン酸






















うと，Pti1 ファミリーは大きく 3 つのサブグループに分
類できる．また，Pti1 タンパク質の N 末端側のアミノ酸
配列で分類することも可能である₂₃）（Fig. 1 ）．AtPti1︲4は
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Fig. 1 Phylogenetic tree of Pto-interacting protein in several species.
　　　　Full length of predicted amino acid sequences of Pti1 protein in these species was calculated by Clustal W program. 
Phylogenetic tree was visualized by TreeView program and number on each node indicates the bootstrap value, Gene anno-
tation number was used from Phytozome version 10.3. Pti1 family protein was classfied into three types by N-terminal amino 
acid sequences. N-terminal amino acid sequences of each subgroup were visualized by WebLogo version 3.0.
OsPti1a と同じく subgroup II に属する．興味深いこと
に，AtPti1︲4 は MPK6 をターゲットとしてリン酸化す
るだけでなく，MPK6 によってリン酸化されると報告さ
れた₂₂）．イネにおいても OsMPK6 は植物免疫の活性化に
























PtdIns（ 3, 4, 5 ）P3 によって Pdk1 が活性化し，下流の
因子の活性を調節することが知られている₃₀）．植物では，
PtdIns（ 3, 4, 5 ）P3 は産生されないため，AtPdk 1 は
Phosphatidic acid （PA）や PtdIns（4, 5）P2と結合し，
活性化すると報告されている₂₀，₃₁）．これまでに，AtOxi1
の相互作用因子として AtPdk1 が同定され，AtPdk1 が
AtOxi1 をリン酸化すること，AtPdk1 のリン酸化活性が
エリシターである細胞壁分解酵素 Xylanase や PA で活
性化したことから，植物の防御シグナル伝達に寄与する
と報告された₂₀）．イネにおいても OsPdk1 と OsOxi1 は



















































こ と に 成 功 し た ₂₉）．例 え ば，plasma membrane 
H+︲ATPase ホ モ ロ グ は シ ロ イ ヌ ナ ズ ナ の RIN4
（Resistance to Ｐｓｅｄｏⅿｏｎａｓ　 ｓｙｒｉｎɡａｅ pv. ⅿａｃｕˡｉｃｏˡａ 1
（RPM1）︲interacting protein 4）と相互作用し，気孔の
開閉に関与することが示唆されている₄₁）．また，Jacalin 
domain protein ホモログは RIN4 の相互作用因子として
同定されている₄₂）．さらに，シロイヌナズナにおいてう
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